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原虫品系和亚种的 cDNA 文库将有助于我们对疟原虫遗传模式和转录组结构的认识。 
本研究，我们用约氏疟原虫 NSM 虫株有或无 MQ药物压力的红内期原虫样本构建

































The rodent malaria parasite Plasmodium yoelii is an important animal model for studying 
host-parasite interaction and molecular basis of malaria pathogenesis. Although a draft 
genome of P. yoelii yoelii YM is available, and RNA sequencing (RNA-seq) data for several 
rodent malaria species (RMP) were reported recently, variations in coding regions and 
structure of mRNA transcript are likely present between different parasite strains or 
subspecies. Sequencing of cDNA libraries from additional parasite strains/subspecies will 
help improve the gene models and genome annotation. 
In this study, two directional cDNA libraries from mixed blood stages of a subspecies of P. 
yoelii (P. y. nigeriensis NSM) with or without mefloquine (MQ) treatment were sequenced, 
and the sequence reads were compared to the genome and cDNA sequences of P. y. yoelii 
YM in public databases to investigate single nucleotide polymorphisms (SNPs) in coding 
regions, variations in intron–exon structure and differential splicing between P. yoelii 
subspecies, and variations in gene expression under MQ pressure. 
Approximately 56 million of 100 bp paired-end reads were obtained, providing an average 
of ~225-fold coverage for the coding regions. Comparison of the sequence reads to the YM 
genome revealed introns in 5’and 3’untranslated regions (UTRs), altered intron/exon 
boundaries, alternative splicing, overlapping sense-antisense reads, and potentially new 
transcripts. Interestingly, comparison of the NSM RNA-seq reads obtained here with those of 
YM discovered differentially spliced introns; e.g., spliced introns in one subspecies but not 
the other. Alignment of the NSM cDNA sequences to the YM genome sequence also 
identified ~84,000 SNPs between the two parasites. 
The discoveries of UTR introns and differentially spliced introns between P. yoelii 
subspecies raise interesting questions on the potential role of these introns in regulating gene 
expression and evolution of malaria parasites. 
 
































患者[6]，在 2014年我国疟疾疫情中亦有报道 1例诺氏疟原虫感染病例[7]。 
疟疾由感染疟原虫的雌性按蚊叮咬人体，并将其体内寄生的疟原虫子孢子传入人体
内而引起，临床表现为周期性冷热发作，脾肿大，贫血，脑、肝、肾、心、肠、胃等受



































































图 1-1. 疟原虫生活史 
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   疟疾的流行分布非常广泛，其界线大致处于北纬 60度和南纬 40度之间，这个范围
之外的地区不发生疟疾的原因主要是气候条件的限制，疟疾几乎不能在月份平均气温在







[9]，全球疟疾病例正逐渐下降，从 2000 年的 2.62 亿，降到 2015 年的 2.14 亿，大约减
少了 18%。2015年度报告显示，疟疾感染病例主要发生在非洲区域（约占 88%），接下
来是东南亚区域（约占 10%）和地中海东部地区（约占 2%）。考虑到人口增长的因素，
疟疾发病率在 2000年到 2015年间下降了 37%。总的来说，在 2000 年有持续性传染的
106 个国家中，已经有 57 个国家减少了疟疾发病率>75%，有 18 个国家被估计减少了
疟疾发病率在 50-75%（图 1-2）。 
全球疟疾死亡人数从 2000 年的 83.9 万人下降到了 2015 年的 43.8 万人，从死亡率
的情况看减少了 48%。在 2015年主要的疟疾死亡病例发生在非洲（90%），其次是东南
亚地区（7%）以及地中海东部区域（2%）。在 2000 年到 2015 年之间全球疟疾致死率
共减少了 60%。 
据统计，全球五岁以下儿童的患疟死亡人数从 2000年的 72.3万降至 2015年的 30.6























图 1-2. 2000-2015 年世界各国疟疾发病率变化 
Figure 1-2. Projected changes in malaria incidence rates, by country 2000-2015 (World 
malaria report 2014)[10]. 
     
     在 2000 年到 2015 年间，按 2000年度的发病率和死亡率计算已经累计在全球减少
12 亿人患病和减少 620 万人死亡。在撒哈拉以南的非洲，在 2001 年至 2015 年间，由
于疟疾控制干预措施而减少了 70%的疟疾发病，避免了 6.63 亿的疟疾病例。因为疟疾
干预措施的施行而避免感染的 6.63亿人口中，69%得益于杀虫剂药浸蚊帐的使用，21%
得益于青蒿素复方疗法的推广，另有 10%是由于室内滞留喷雾的使用。 
    越来越多的国家正步入消除疟疾的行列。在 2000年仅仅有 13个国家消除疟疾到少
于 1000 个病例，但是在 2015 年有 33 个国家估计达到了这个标准。同时，在 2014 年，
已有 16 个国家报告零感染本土病例，另外有 3 个国家和地区报告少于 10 个本土病例。
欧洲地区在 2015年首次报告零例本土病例[9]。  
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